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Mycoplasma gallisepticum -–представитель класса Mollicutes, характерной особенностью которого 
является отсутствие клеточной стенки, относительно малые размеры и значительно редуцированный 
геном. Многие представители класса Mollicutes ведут паразитический образ жизни на всей нише эука-
риотического царства. M. gallisepticum является патогеном домашней птицы. Для определения регуля-
торных событий, которые возникают во время развития инфекции, используется модель внутриклеточ-
ной инфекции клеточной линии эритробластов курицы HD3. Механизмы адаптации, основанные на экс-
прессии генов, значительно редуцированы в микоплазмах из-за потери большинства соответствующих 
белков (например, факторов транскрипции). Альтернативные пути адаптации могут включать реоргани-
зацию белковых комплексов без изменения экспрессии соответствующих белков. Для изучения белко-
вых комплексов, в качестве основного подхода, использовался метод корреляции белковых профилей 
(PCP) с добавлением тандемной аффинной очистки (TAP) для изучения комплексов, представляющих 
особый интерес. PCP включал в себя предварительное фракционирование комплексов с помощью цен-
трифугирования на сахарозном градиенте с последующим литиевым нативным электрофорезом фрак-
ций градиента. Идентификация и безметковый количественый анализ был проведен с помощью нано-
поточного ВЭЖХ-МС (maXis Q-TOF, Bruker) и программного пакета MaxQuant. Сравнительный анализ по-
казал, что состав канонических комплексов не меняется в процессе внутриклеточной инфекции. Однако 
в ходе инфекции возникают новые белковые комплексы, которые включают в себя белки с неизвестной 
функцией. Новые белок-белковые взаимодействия, специфичные для патогенов во время инфекции, мо-
гут служить мишенями для терапии внутриклеточных инфекций. Модель инфекции, описанная с точки 
зрения образования и изменения белковых комплексов может сыграть большую роль при первоначаль-
ной оценке новых терапевтических агентов. Эта работа поддержана грантом РНФ (14-24-00159). 
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